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15234064.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEDIQEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ENGTDEEVLGSSLTMEKVAAAKQYIENHYKAQNKNIQERKE 
18399030.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MENQEEDEVVLA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KVTSEVEDNFEDEGLVSNSTLEKVAAAKKYIENHYNRRMRHIQQRKE 
30682811.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~METAKAWLSKLK~~~~~~~~~~~~~SKDKV~~~~KSSKKKEATS~NVKEGPKTAGGEEALSNITKEKAAAAKLYIENHYKMQMQSLQERKE 
30682806.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~METAKAWLSKLK~~~~~~~~~~~~~SKDKV~~~~KSSKKKEATS~NVKEGPKTAGGEEALSNITKEKAAAAKLYIENHYKMQMQSLQERKE 
22331282.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MDTARAWLKKLK~~~~~~~~~~~~~SKGKE~~~~KSSNKKETSRGNVKEGSKTAGGEEAVSNVTKQKAAAAKQYIENHYKKQVQSQQQRKE 
15225358.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MDSAKGWFQKRQ~~~~~~~~~MRGGSRYKG~~~~ASGGAGGGGSNGSADEHNVETDEEAVSNTTKQKVAAAKQYIENHYKEQMKILQERKE 
15219591.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MDSARSWFHKFQPRDKPRKKDMFSGSTYGGGVTETTVPDGGNDTETATKLPPLGGDGEALSNSTKQKVAAAKQYIENHYKEQMKNLNERKE 
15221465.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MATEPTRSWFQIRQ~~~~~~~~~~~~~~QKPD~~~~KSSPTKKGQEGNVKNLGRPPMN~DAPSNATKQKVAAAKQYIENHYKIQKKSLQERKE 
18416116.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MDGADGTVRVKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GRGFETETDVAVSSPVTRQKAAAAKQFIENHYKNYLQGLHERME 
19527344.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MAMTG~STPCSSMSNHTKERVTMTKVTLENFYSNLIAQHEEREM 
NDR1        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MAMTG~STPCSSMSNHTKERVTMTKVTLENFYSNLIAQHEEREM 
27370078.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MAMTAGATTTFPMSNHTRERVTVAKLTLENFYSNLILQHEERET 
27713631.r  MLLLTGYKMNTGVVGKIRIRGLLLLPDSEELEPLFPFGGFNEECEHLYLQRARLAGTKLTVHSSVKLCPSGCVPVTDATFYGAGSLGSRSLEKRCEEMGLEQRLVQKCAAAAPRDSVQSPFSVIIWKENILSNIIKNSSDKARSLLRIIKQSVPVTMAMTAGATTTFPMSSHTRERVTVAKLTLENFYSNLILQHEERET 
NDR2        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MAMTAGTTTTFPMSNHTRERVTVAKLTLENFYSNLILQHEERET 
trc.AA      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MMSSRTQDADGASIRFSDHTLDKATKAKVTLENYYSNLVTQYGERKQ 
sax-1.AA    ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEISQYTKDKASCTRISIESYYSKRVTQCAEREN 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GNAAAAKKGXEQESVKEFLAKAKEDFLKKWE 
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15234064.p  RRWILERKLASSGVPKEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QINMIKDLERKETEFMRLKRNKISVDDFELLTIIGRGAFGEVRLCRERKSGNIYAMKKLKKSEMVMRGQVEHVRAERNLLAEVESHYIVKLYYSFQDPEYLYLIMEYLPGGDMMTLLMREDTLREDVARFYIAQSVLAIESIHR 
18399030.p  RRWVLEQKIASLDVSEKE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QLELLEDLQRKETEYTRLMRNRLCVDDFDLLSIIGRGAFGEVRLCREKKTGNIYAMKKLKKSEMLSRGQVEHVRAERNLLAEVASDCIVKLYYSFQDPEYLYLIMEYLSGGDVMTLLMREETLTETVARFYIAQSVLAIESIHK 
30682811.p  RRKMLEKKLAAAEVSEEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QNNLLKDLEMKETEYMRRQRHKMGADDFEPLTMIGKGAFGEVRICREKGTGNVYAMKKLKKSEMLRRGQVEHVKAERNLLAEVDSNCIVKLYCSFQDEEYLYLIMEYLPGGDMMTLLMRKDTLTEDEARFYIGETVLAIESIHK 
30682806.p  RRKMLEKKLAAAEVSEEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QNNLLKDLEMKETEYMRRQRHKMGADDFEPLTMIGKGAFGEVRICREKGTGNVYAMKKLKKSEMLRRGQVEHVKAERNLLAEVDSNCIVKLYCSFQDEEYLYLIMEYLPGGDMMTLLMRKDTLTEDEARFYIGETVLAIESIHK 
22331282.p  RRDMLENKLAAAEVSEEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QKNLLKDLEKKETEYMRRQRHKMGTDDFEPLTMIGKGAFGEVRICREKTTGNVYAMKKLKKSEMLRRGQVEHVKAERNLLAEVDSNCIVKLYCSFQDEEYLYLIMEYLPGGDMMTLLMRKDTLTEDEARFYVGETVLAIESIHK 
15225358.p  RRSMLEQKLADADVSEED~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QNNLLKFLEKKETEYMRLQRHKLGVADFDLLTMIGKGAFGEVRVCREKTTGQVYAMKKLKKAEMLRRGQVEHVRAERNLLAEVDSNYIVKLYCSFQDDDHLYLVMEYLPGGDMMTLLMRKDTLTEEEAKFYVAETVLAIESIHR 
15219591.p  RRTTLEKKLADADVCEED~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QTNLMKFLEKKETEYMRLQRHKMGADDFELLTMIGKGAFGEVRVVREINTGHVFAMKKLKKSEMLRRGQVEHVRAERNLLAEVDSNCIVKLYCSFQDNEYLYLIMEYLPGGDMMTLLMRKDTLSEDEAKFYIAESVLAIESIHN 
15221465.p  RRSILEQNLADADVTVED~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KMDILKNFEKKEMEYMRLQRQKMGVDDFELLSIIGRGAFGEVRICKEKSTGSVYAMKKLKKSEMLRRGQVEHVKAERNVLAEVDSPFIVKLCYSFQDDEHLYLIMEYLPGGDMMTLLMRKDTLREDETRFYVAQTILAIESIHK 
18416116.p  RRREFQRKVQEAQLPVEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QDEMMRNLARRETEYMRLQRRKIGIDDFELLTVIGKGAFGEVRLCRLRSTSEVYAMKKLKKTEMLSRGQVEHVRSERNLLAEVDSRYIVKLFYSFQDSECLYLIMEYLPGGDIMTLLMREDILSEDVARFYIAESILAIHSIHQ 
19527344.m  RQKKLEKVMEEEGLKDEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KRLRRSAHARKETEFLRLKRTRLGLEDFESLKVIGRGAFGEVRLVQKKDTGHVYAMKILRKADMLEKEQVGHIRAERDILVEADSLWVVKMFYSFQDKLNLYLIMEFLPGGDMMTLLMKKDTLTEEETQFYIAETVLAIDSIHQ 
NDR1        RQKKLEKVMEEEGLKDEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KRLRRSAHARKETEFLRLKRTRLGLEDFESLKVIGRGAFGEVRLVQKKDTGHVYAMKILRKADMLEKEQVGHIRAERDILVEADSLWVVKMFYSFQDKLNLYLIMEFLPGGDMMTLLMKKDTLTEEETQFYIAETVLAIDSIHQ 
27370078.m  RQKKLEVAMEEEGLADEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KKLRRSQHARKETEFLRLKRTRLGLDDFESLKVIGRGAFGEVRLVQKKDTGHIYAMKILRKADMLEKEQVAHIRAERDILVEADGAWVVKMFYSFQDKRNLYLIMEFLPGGDMMTLLMKKDTLTEEETQFYISETVLAIDAIHQ 
27713631.r  RQKKLEVAMEEEGLADEEEMAFALKNVNTTYSIMGIWDRVQCWTPSTHASLDEQGRKKLRRSQHARKETEFLRLKRTRLGLDDFESLKVIGRGAFGEVRLVQKKDTGHIYAMKILRKADMLEKEQVAHIRAERDILVEADGAWVVKMFYSFQDKRNLYLIMEFLPGGDMMTLLMKKDTLTEEETQFYISETVLAIDAIHQ 
NDR2        RQKKLEVAMEEEGLADEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KKLRRSQHARKETEFLRLKRTRLGLDDFESLKVIGRGAFGEVRLVQKKDTGHIYAMKILRKSDMLEKEQVAHIRAERDILVEADGAWVVKMFYSFQDKRNLYLIMEFLPGGDMMTLLMKKDTLTEEETQFYISETVLAIDAIHQ 
trc.AA      RLAKLEAQLKDESLSEAQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~RQEKRLQHAQKETEYLRLKRLRLGVEDFEALKVIGRGAFGEVRLVQKKDTGHVYAMKVLRKADMLEKEQVAHVRAERDVLVEADHQWVVKMYYSFQDPVNLYLIMEFLPGGDMMTLLMKKDTLSEEGTQFYISETALAIDSIHK 
sax-1.AA    RLKKLEEDISARGLSDEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEEKRKIHHSKETDYLRLKRTRLTVNDFESLKVIGRGAFGEVRLVQKHDTGHIYAMKILRKSEMVEKEQTAHVRAERDILSEADCDWVVKMYYSFQDYSNLYLVMEFLPGGDMMTLLIKKDTLTEEATQFYIAEAALAIQFIHS 
1l3r_E      TPS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QNTAQLDQFDRIKTLGTGSFGRVMLVKHKESGNHYAMKILDKQKVVKLKQIEHTLNEKRILQAVNFPFLVKLEFSFKDNSNLYMVMEYVAGGEMFSHLRRIGRFXEPHARFYAAQIVLTFEYLHS 
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15234064.p  YNYIHRDIKPDNLLLDKDGHMKLSD~~~FGLCKPLDCRNLPSIQENRA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TDDETMSEPMDVDRCFPDTDNKRSWRSPQEQLQHWQMNRRKLAFSTVGTPDYIAPEVLLKKGYGMECDWWSLGAIMYEMLVGYPPFYADDPISTCRKIVHWRNHLKFPEDA 
18399030.p  HNYVHRDIKPDNLLLDKYGHMKLSD~~~FGLCKPLDCRNISAMNVNEP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LNDENINESIDGDENCSIGRRGRRWKSPLEQLQHWQINRRKLAYSTVGTPDYIAPEVLLKKGYGVECDWWSLGAIMYEMLVGYPPFYSDDPVTTCRKIVSWRTHLVFPEGA 
30682811.p  HNYIHRDIKPDNLLLDKDGHMKLSD~~~FGLCKPLDCSNLQEKDFT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VARNVSGALQSDGRP~~~~VATRRT~~QQEQLLNWQRNRRMLAYSTVGTPDYIAPEVLLKKGYGMECDWWSLGAIMYEMLVGFPPFYSDDPMTTCRKIVNWRNYLKFPDEV 
30682806.p  HNYIHRDIKPDNLLLDKDGHMKLSD~~~FGLCKPLDCSNLQEKDFT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VARNVSGALQSDGRP~~~~VATRRT~~QQEQLLNWQRNRRMLAYSTVGTPDYIAPEVLLKKGYGMECDWWSLGAIMYEMLVGFPPFYSDDPMTTCRKIVNWRNYLKFPDEV 
22331282.p  HNYIHRDIKPDNLLLDRSGHMKLSD~~~FGLCKPLDCSILQEKDFV~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VAHNLSGALQSDGRP~~~~VAPRRTRSQMEQLQNWQRNRRMLAYSTVGTPDYIAPEVLLKKGYGMECDWWSLGAIMYEMLVGFPPFYSDEPMTTCRKIVNWKNYLKFPDEV 
15225358.p  HNYIHRDIKPDNLLLDRYGHLRLSD~~~FGLCKPLDCSAIGENDFS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NNSNGS~TEQEAGS~~~~~TAPKRT~~QQEQLEHWQRNRRTLAYSTVGTPDYIAPEVLLKKGYGMECDWWSLGAIMYEMLVGYPPFYSDDPMSTCRKIVNWKSHLKFPEEA 
15219591.p  RNYIHRDIKPDNLLLDRYGHLRLSD~~~FGLCKPLDCSVIDGEDFT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VGNAGSGGGSESVS~~~~~TTPKRS~~QQEQLEHWQKNRRMLAYSTVGTPDYIAPEVLLKKGYGMECDWWSLGAIMYEMLVGYPPFYADDPMSTCRKIVNWKTHLKFPEES 
15221465.p  HNYVHRDIKPDNLLITRNGHIKLSD~~~FGLSKSLESKNFPDFKAE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LVDRSTKPAAEHDRLSKPPSAPRRT~~QQEQLLHWQQNRRTLAFSTVGTPDYIAPEVLLKKGYGMECDWWSLGAIMFEMLVGFPPFYSEEPLATCRKIVNWKTCLKFPDEA 
18416116.p  HNYVHRDIKPDNLILDKSGHLKLSD~~~FGLCKPLDDKYSSLLLEDDE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MLSQDSENQSGKSD~~~~~ADKAPWQMPKEQLLQWKRNRRALAYSTVGTLDYMAPEVLLKKGYGMECDWWSLGAILYEMLVGYPPFCSDDPRITCRKIINWRVCLKFPEEP 
19527344.m  LGFIHRDIKPDNLLLDSKGHVKLSD~~~FGLCTGLKKAHRTEFYRNLN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HSLPSDFT~~~~~~~~~FQNMNSKRKAETWKRNRRQLAFSTVGTPDYIAPEVFMQTGYNKLCDWWSLGVIMYEMLIGYPPFCSETPQETYKKVMNWKETLTFPPEV 
NDR1        LGFIHRDIKPDNLLLDSKGHVKLSD~~~FGLCTGLKKAHRTEFYRNLN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HSLPSDFT~~~~~~~~~FQNMNSKRKAETWKRNRRQLAFSTVGTPDYIAPEVFMQTGYNKLCDWWSLGVIMYEMLIGYPPFCSETPQETYKKVMNWKETLTFPPEV 
27370078.m  LGFIHRDVKPDNLLLDAKGHVKLSD~~~FGLCTGLKKAHRTEFYRNLT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HNPPSDFS~~~~~~~~~FQNMNSKRKAETWKKNRRQLAYSTVGTPDYIAPEVFMQTGYNKLCDWWSLGVIMYEMLIGFPPFCSETPQETYRKVMSWKETLAFPPEV 
27713631.r  LGFIHRDIKPDNLLLDAKACGEQRESPGLRLCRDVLRHPGSHSSSGLGSLGCGQFPALVTLCLVEISISEHELEAESRDVEEEQEAAVNQDVNIYNSESGFHS~~~~~~~~FPYTMPTVRSRPLCQHLSAQAYSTVGTPDYIAPEVFMQTGYNKLCDWWSLGVIMYEMLIGFPPFCSETPQETYRKVMSWKETLAFPPEV 
NDR2        LGFIHRDIKPDNLLLDAKGHVKLSD~~~FGLCTGLKKAHRTEFYRNLT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HNPPSDFS~~~~~~~~~FQNMNSKRKAETWKKNRRQLAYSTVGTPDYIAPEVFMQTGYNKLCDWWSLGVIMYEMLIGYPPFCSETPQETYRKVMNWKETLVFPPEV 
trc.AA      LGFIHRDIKPDNLLLDARGHLKLSD~~~FGLCTGLKKSHRTDFYRDLS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QAKPSDFIGT~~~~~~CASPMDSKRRAESWKRNRRALAYSTVGTPDYIAPEVFLQTGYGPACDWWSLGVIMYEMLMGYPPFCSDNPQDTYRKVMNWRETLIFPPEI 
sax-1.AA    LGFIHRDIKPDNLLLDARGHVKLSD~~~FGLCTGLKKFHRTDHYRNWP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~STLPPDFIS~~~~~~~~~KPFESKRKAETWKRNRRAYAYSTVGTPDYIAPEVFQPNGYTKSCDWWSLGVIMYEMLIGYPPFCSELPQETYRKVINWQQTLVFPSDV 
1l3r_E      LDLIYRDLKPENLLIDQQGYIQVTD~~~FGFAKRVKGRTWX~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LCGTPEYLAPEIILSKGYNKAVDWWALGVLIYEMAAGYPPFFADQPIQIYEKIVSGKVRFPSHFSS 
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15234064.p  KFSSEAKDLICRLLCNVDHRLG~TGGGAQQIKDHPWFKDVVWEKLYE~~MEAAYKPEVNDELDTQNFMKFDEVNSPAPERTRSGLSRKMLLAPKDLSFVGYTYKNFDAVK~~~~~~~~~~~~~~~GLRHSLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KFT~ 
18399030.p  RLTPEARDLICRLLCDSEHRLGSHGAGAEQIKAHTWFKDVEWEKLYE~~MDAAFKPVVNGELDTQNFMKFDEVECPKPARTGSGPSWKVSITPQNINFVGYTYRNFDAVR~~~~~~~~~~~~~~~GSRHSLDIKGSVSPPRSST~~~~~~~~~~~~~~~~~DSTRSDSAI~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DYTKLST 
30682811.p  RLSPEAKDLICRLLCNVEQRLG~~TKGADEIKGHPWFRGTEWGKLYQ~~MKAAFIPQVNDELDTQNFEKFEETDKQVPKSAKSGP~WRKMLSSKDINFVGYTYKNVEIVNDDQIP~~~~~~~~~~GIAELKKKSNKPKRPSIKS~~~~~~~~~~~~~~~LFEDETSGGTTTH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QGSFLNLLP 
30682806.p  RLSPEAKDLICRLLCNVEQRLG~~TKGADEIKGHPWFRGTEWGKLYQ~~MKAAFIPQVNDELDTQNFEKFEETDKQVPKSAKSGP~WRKMLSSKDINFVGYTYKNVEIVNDDQIP~~~~~~~~~~GIAELKKKSNKPKRPSIKS~~~~~~~~~~~~~~~LFEDETSGGTTTH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QGSFLNLLP 
22331282.p  RLSPEAKDLICRLLCNVEQRIG~~TKGANEIKEHPWFSGVEWEKLYQ~~MKAAFIPQVNDELDTQNFEKFEETDKQVPKTPKSGP~WRKMLSSKDINFVGYTYKNVEIVNHDQLP~~~~~~~~~~GIAELKKKSTKPKRPSIKS~~~~~~~~~~~~~~~LFEDESASSTTSH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QGSFMKLLP 
15225358.p  ILSREAKDLINSLLCSVRRRLG~~SKGADELKAHTWFETVDWDTIFD~~MDAAFVPEVNDDLDTQNFEKFDESESETQTSSKSGP~WRKMLSSKDINFVGYTYKNFEIVNDYQVPGMGTHLLDHCGVEEEEKVDATNGQVTLRYPTTSFTGPKFGYFHVNLEYNGSSETSDSSETTSRPPCDRPPPAPPVVQGSFLKLLP 
15219591.p  RLSRGARDLIGKLLCSVNQRLG~~STGASQIKAHPWFEGVQWEKIYQ~~MEAAFIPEVNDDLDTQNFEKFDEEDNQTQAPSRTGP~WRKMLSSKDINFVGYTYKNFEIVNDYQVP~~~~~~~~~~GIAELKKKESKSKRPSVKS~~~~~~~~~~~~~~~LFESESDSSSSGSEQQT~~~~~~~~~~~~~~INRSYSNPTP 
15221465.p  KLSIEVKDLIRRLLCNVEQRLG~~TKGVHEIKAHPWFRGVEWERLYE~~SNAPYIPQVKHELDTQNFEKFDEVPSTCQTSSKSSP~WRKMISSKDANFLGYTFKNLEIVDEHHIP~~~~~~~~~~GMAELKRKSKTANKPSLKT~~~~~~~~~~~~~~~LFETPYPPSENQALKDLLD~~~~~~~~~~~~~SPIYSEGSR 
18416116.p  KISDEARDLICRLLCDVDSRLG~~TRGVEEIKSHPWFKGTPWDKLYD~~MEAAYRPIVDGELDTQNFEKFPEVEGSPSEAPQVGP~WRKMLTSKDTNFIGFTFKKSDITRSMESS~~~~~~~~~~~~GADMKSNGSGEAPSLIS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LLGRINMEE 
19527344.m  PVSEKAKGLILRFCCEWEHRIG~AP~GVEEIKNNLFFEGVDWEHIRE~~RPAAISIEIKSIDDTSNFDEFPESDILKPTVTTSSH~PETDYKNKDWVFINYTYKRFEGLTARGAIP~~~~~~~~~SYMKAAK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
NDR1        PISEKAKDLILRFCCEWEHRIG~AP~GVEEIKSNSFFEGVDWEHIRE~~RPAAISIEIKSIDDTSNFDEFPESDILKPTVATSNH~PETDYKNKDWVFINYTYKRFEGLTARGAIP~~~~~~~~~SYMKAAK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27370078.m  PVSEKAKDLILRFCTDSENRIG~NG~GVEEIKGHPFFEGVDWGHIRE~~RPAAIPIEIRSIDDTSNFDDFPESDILQPVPNTT~~~~EPDYKSKDWVFLNYTYKRFEGLTQRGSIP~~~~~~~~~TYMKAGKL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27713631.r  PVSEKAKDLILRFCTDSENRIG~NG~GVEEIKGHPFFEGVDWGHIRE~~RPAAIPIEIRSIDDTSNFDDFPESDILQPVPNTT~~~~EPDYKSKDWVFLNYTYKRFEGLTQRGSIP~~~~~~~~~TYMKAGKL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
NDR2        PISEKAKDLILRFCIDSENRIG~NS~GVEEIKGHPFFEGVDWEHIRE~~RPAAIPIEIKSIDDTSNFDDFPESDILQPVPNTT~~~~EPDYKSKDWVFLNYTYKRFEGLTQRGSIP~~~~~~~~~TYMKAGKL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
trc.AA      PISEEAKETIINFCCEADRRLG~SQRGLEDLKSVPFFRGVDWEHIRE~~RPAAIPVEVRSIDDTSNFDEFPDVSLEIPSAPIP~~~~QGGEIAKDWVFINYTYKRFEVRNLE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
sax-1.AA    PISIEAKATIKRFCCEAERRLG~NHGGLDEIKQCPFVKRIDWNHIRE~~RPPPIRVTVKSIDDTSNFDDFPDEDLTWPTSTLIR~~~PEEQPGRRGEFVDFTYKRFDGLTQKMRYS~~~~~~~~~DLKKQAKKNKKGGQQGTSD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_E      DLKDLLRNLLQ~~~VDLTKRFGNLKNGVNDIKNHKWFATTDWIAIYQRKVEAPFIPKFKGPGDTSNFDDYEEEEIRVX~~~~~~~~~~~INEKCGKEFTEF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
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